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学位論文内容の要旨
Thegeneticdiversityamongatotalof59melonlandracescolectedfrom18provincesmainlyinnorthemandcentralⅥetnam
wasstudiedbyanalyzingthemorphologicaltraitsofthe舟uitandmolecularmarkersofnuclearandcytoplasmgenomes.VletnameSe
melonlandracesprovedtobecomprisedof丘vetypes,amongwhich"Duathom "wasclassifedasConomongroup,"Duale門 and
"Duavang"asConomonvar.makuwa,"Duagang"asConomonvar･conomon,andHDuabo門asMomordica.hvestlgationof
morphologicaltraitsin34of59melonlandracesshowedthatVletnameSelocalmelonswerelargelydiversifedin凱lit
morphologlCalcharacters,suchassizeandshapeof舟uitandcolorofskinandfleshandtheBrixdegree.Thesemelonaccessions
studiedherehadovarywithshorthairs,smallSeedtype(Seedlength<9mm)andnonetedf血it.Diversitywasalsoobservedinsex
expressiontype.All"DuathomHaccessionsweremonoecious,whereastheotherswereandromonoeciotlS.
Forthediversityanalysisofnuclearandcytoplasmgenomes,86accessions,includinglandraces&omVietnam(59accessions)
andChina(19accessions)andeightreferenceaccessions,wereused.TheanalysisoftheplastidsubtypelDsequence(PS-ID)andthe
consensuschloroplastSSRmarker(ccSSR7)ShowedthatalloftheVietnameselandracesweretheA-typeand338bptype,
respectively.ThischloroplastgenometypewasthesameasthatoftheConomonaccessions舟omChinaandJapan,indicatlngthat
thesemelonlandracesbelongtothesamematemallineage.
Todeterminethegeneticrelationshipamongmelonlandraces,furtherindetail,thegeneticdiversityinnucleargenomewas
analyzedusingRAPDandSSRmarkers.Thegenediversity(D)Calculated舟omRAPDandSSRdatawas0.187in59accessions
BomVietnamandwasequivalenttothatinChineseConomon(D-0.195)andmuchsmalerthanthatinthereferenceaccessions(D
-0.409),indicatingnarowgeneticbaseofVietnamesemelon.ByUPGMAc)usteranalysisbasedonthegeneticdistance,the86
accessionsofmelonweregroupedintosixmajorClusters,andfu血erinto14subclusters.Vietnamesemelonlandraceswereclearly
divdedintotwogroups･Thefirstgroupincludedfourmelontypes,"Duabo,""Duale,""Duavang,"and"Duagang,"grownin
midlandandlowlandareasandwasclusteredwiththeChineseConomonvars.makuwaandconomon.Thesecondgroupconsistedof
onemelontype,"Duathom,"grown inhighlandareasandwasclusteredwiththeYunnanprovincelandraceskomChina.Further
analysiscombiningthedataofAkashietal.(2006)indicatedthattheBrstgroupwasnotgeneticalydiHerentiated五･omeachother,
andstronglysuggestedthatgroupConomonvarS･makuwa(Hmale,H"Duavang,"andpossibly"Duabo門)andconomon(HDua
gang")wereestablishedinoraroundⅥetnam,transmitedtoChina,Korea,andJapan.However,thegeneticvariationinVietnamese
ConomonlandraceswassmallerthanthatofChineseConomon,andthisresultdoesnotruleoutthepossibilitythatthegroup
ConomonwasestablishedinChinaandtransmitedtoVietnam.Therefore,furtherstudy,includingmorelandraces五･omChinaand
Vietnam,isrequired･Incontrast,thesecondgroup,"Duathom,"wassuggestedtobetransmitedkomhdiathrough Myanmarto
southwestChinaandnorthwestVietnam.
論文審査結果の要旨
本論文では,ヴェトナム各地で栽培されている在来メロンにおける遺伝的多様性を明らかにするために,
ヴェトナム北部および中央部において採集した在来メロン59系統を用いて,果実の形態形質,葉緑体ゲノム
マーカー (PSJD,ccSSR7)および核ゲノムマーカー (RAPD,SSR)の解析を行っている.まず,第2章では,
現地での聞き取り調査に基づいて,ヴェトナムのメロンが6タイプ ("Duathom","Duabo","Duavang","Dua
le',HDuagang',"Duadai")に分類されること,そして果実形質,花の性表現,用途などが異なることを明
らかにしている.そこで,これら6タイプ間での類縁関係を明らかにするために,第3章では,葉緑体およ
び核ゲノムのDNA多型解析が展開されている.その結果,ヴェトナムの在来メロンがすべて同じ葉緑体ゲノ
ム型であること,つまり進化系統学的には同じ母系に属することを明らかにした.核ゲノムの解析では,ヴ
ェトナムの在来メロンが遺伝的に近縁であることを再確認しているが,そのなかでも,北部山岳地域におい
て少数民族が栽培している"Dua血om"と主に平野部で栽培されるその他の5タイプが遺伝的に分化している
ことを明らかにした.さらに,アジア諸国のメロンに関する従来の結果を加えてデータ解析し,"Dua血om"
がインドからミャンマー･ラオスを経て導入されたこと,そしT"Duabo',"Duavang",HDuale","Duagang"
が東アジアに固有の変種であるマクワ･シロウリの成立に深く関わった可能性の高いことを考察している.
以上のように,本研究はヴェトナムの栽培メロンにおける遺伝的多様性を明らかにするとともに,核及び
細胞質ゲノムの解析結果に基づいてヴェトナム在来メロンの変種分化,さらにはマクワ･シロウリの成立に
ついて新説を提案しており,学術的に高く評価される.よって,本論文は博士 (農学)学位論文に値するも
のと判定する.
